IDENTIFICATION

Species: Salix purpurea

Locus: Sapur.016G133400

Gene Model: Sapur.016G133400.1.p
Description: SprEXPA-22

Family: Alpha Expansin

3D structure:

GENOME DATABASES
Phytozome: https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Spurpurea v5 1
KEGG:-

EXTERNAL RESOURCES



https://phytozome-next.jgi.doe.gov/info/Spurpurea_v5_1
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Query seq,

Superfanilies PLNOOOS0O

Name Accession Description Interval E-value
[+ PLN0O0050 super family cl31535 expansin A; Provisiona 33-260 419121
SEQUENCES

Peptide

>SPrEXPA-22

MAMSSLIRIATGLLIMMSSLWMGEARIPGVYSGGAWQDAHATFYGGSDASGTMGG
ACGYGNLYSQGYGVNTAALSTALFNNGLSCGSCFEIKCASDPRWCHSGSPSIFITATN
FCPPNYAQPSDNGGWCNPPRPHFDLAMPMFLKIAEYRAGIVPVAYRRVPCRKRGGIR
FTINGFRYFNLVLISNVAGAGDIVQVSVKGSKTGWMSMSRNWGQNWQSNSVLVGQS
LSFRVRASDRRSSTSWNIAPAHWQFGQTFTGKNFRV*

CDS (coding sequence)
>SprEXPA-22

ATGGCAATGAGTAGTTTAATTCGCATTGCCACTGGTCTGCTAATTATGATGTCATC
GTTGTGGATGGGTGAAGCTAGAATTCCTGGTGTTTACTCCGGGGGTGCTTGGCAA
GATGCTCACGCAACCTTCTATGGCGGTTCTGATGCCTCTGGCACGATGGGAGGAG
CTTGTGGATATGGAAATCTGTACAGCCAAGGGTATGGAGTGAACACTGCAGCACT
CAGCACAGCGCTGTTCAACAACGGGTTAAGTTGCGGTTCTTGCTTTGAGATAAAA
TGCGCAAGTGACCCAAGGTGGTGCCACTCAGGCAGCCCATCTATTTTCATCACTG
CAACCAATTTTTGCCCGCCAAATTATGCACAACCTAGTGACAATGGAGGCTGGTG
CAACCCTCCTCGCCCCCACTTTGACCTAGCCATGCCCATGTTCCTTAAGATCGCCG
AGTATCGTGCCGGTATCGTCCCCGTTGCCTACCGCCGAGTGCCATGCCGCAAGAG
GGGAGGCATAAGGTTCACAATAAACGGATTCCGTTACTTCAACCTGGTATTGATC
AGCAACGTGGCGGGTGCAGGGGATATAGTGCAGGTGAGCGTGAAAGGTTCAAAG
ACTGGTTGGATGAGCATGAGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAGTCAAACTCTG
TTCTGGTTGGCCAGTCACTCTCTTTCCGGGTCAGGGCCAGCGACAGACGCTCTTCC
ACTTCATGGAACATAGCTCCTGCCCACTGGCAGTTTGGTCAAACTTTTACCGGCA
AGAATTTCAGGGTCTAA

Nucleotide
>SprEXPA-22

CCTAAGGAAAGTGGGAGATGGGGTTTGTTTGAAAATTCCAAATTGTGCCCTTCCA
GCCTTCCTTGCCTCCTCTTTAAGTACTCAGCTTCCCTGCTCTGAGCCCTTCACATCC
CCACTAACTCTCTTTCCCTCCCTCCCTCTCTCGCTGACCAAAGTTGAAGGGTGCTG
GTTTAGTAGTACAGTGGAGAGAAAATGGCAATGAGTAGTTTAATTCGCATTGCCA
CTGGTCTGCTAATTATGATGTCATCGTTGTGGATGGGTGAAGCTAGAATTCCTGGT



GTTTACTCCGGGGGTGCTTGGCAAGATGCTCACGCAACCTTCTATGGCGGTTCTG
ATGCCTCTGGCACGATGGGTGAGTCCCTGTTTCTTACTCACTGCTCACATTAAATA
AACCTGATGAACTCAGCTAGGTCTAGTCTTCATTAAGCTTTTAACGGTCTGTTTTT
TTGGACTTAAGAGCATCATAGTGAGCGGCATTGGCCTGAAAAATGAAGCTAACTT
GGTAGACGTACAGTTTTAGCTGTTAATCTATGTAATTAGAGTGATTAATGTGTGTG
TGTTTACAGGAGGAGCTTGTGGATATGGAAATCTGTACAGCCAAGGGTATGGAGT
GAACACTGCAGCACTCAGCACAGCGCTGTTCAACAACGGGTTAAGTTGCGGTTCT
TGCTTTGAGATAAAATGCGCAAGTGACCCAAGGTGGTGCCACTCAGGCAGCCCAT
CTATTTTCATCACTGCAACCAATTTTTGCCCGCCAAATTATGCACAACCTAGTGAC
AATGGAGGCTGGTGCAACCCTCCTCGCCCCCACTTTGACCTAGCCATGCCCATGT
TCCTTAAGATCGCCGAGTATCGTGCCGGTATCGTCCCCGTTGCCTACCGCCGGTCA
GTGCCTTTTCAACTCTCTGTTTTCCCCCTGTTTATATGCCTTTAAACTTCAGCTATT
TTAGTTAGCACAAGGAAAATACGAGTTCACCCTTTTTTTTCTTTTTAAACCTGTCC
GCCTAACTTTTACATGACATCGATTTTAGGTTTTAGATCTTGATAAACACTAAAAA
TCGGATTTCTCTTCCTAGCTAAAGCAGAGGGTCAAGAGATAGAAACTAGTGATAG
CTAGCCCGAAAAGCTAACGTTCCATGATGAGATAAAGTGATAGGTTTGTAATGTA
ATTTGGCCCAACAACAGCCTTCATTGTACCACCAAAAGATTAGCTCTCTGAAGCC
ATGAAAATATACTCAAGATGTCGCAAAAGAACATCCACAAAATGTGCGGAAAGG
ACCTATTTTTGGTGGGTCTTCTTCTCTTTTGTCAACCAATTTTCTACCTTTGAATTC
TTGTTGTCATCCAAACATGTTTTAACTGAAGCCACCAAACAGATTATGTTATTAAG
AAGTGTTGGTGGGTTAGTTAGACCTCAACATCTTGTCTTGTGTCCTTACCTCATTT
TACCCGCGGGACCGTTTATGGTCACCTTCGGTGGTTTGTCTAGTACTAAAAATACC
AATGCACCCTTGTCCTATTCGTTTCTACGCTTATGAGAAGGGAAAAAAAATAGTT
TACATTTTTGTGCATAAAAAAAAAATCCCTTCTTCAGAAAGTGGAGTCAGGTTCT
TATGAGAGTGGGAAAATCATAACATTTCGTCAAACACCAAAACCCAAAAATCAC
GCCTCTCAAGATCCTAGACTTCCATGTTTATGTTTATTTATTTTTTAATGCTTAGGT
TAGGCCCTTCTTGTAAATTTATTTTGATTGCTGCAATTACGAAAGTGTCCTGACGA
TCTAAACGGCGCGTGCAGAGTGCCATGCCGCAAGAGGGGAGGCATAAGGTTCAC
AATAAACGGATTCCGTTACTTCAACCTGGTATTGATCAGCAACGTGGCGGGTGCA
GGGGATATAGTGCAGGTGAGCGTGAAAGGTTCAAAGACTGGTTGGATGAGCATG
AGCCGTAACTGGGGTCAAAACTGGCAGTCAAACTCTGTTCTGGTTGGCCAGTCAC
TCTCTTTCCGGGTCAGGGCCAGCGACAGACGCTCTTCCACTTCATGGAACATAGC
TCCTGCCCACTGGCAGTTTGGTCAAACTTTTACCGGCAAGAATTTCAGGGTCTAAT
TCCTTTTAATATTCATCCAACCCAAAAAAAAACTATAAAAAGTCCTGAAGTTTTTT
TTTGGTGTGGGTTTTTTTTTTTTTTTTTTTGACATGGGACGTTTGTTGGGGGATGTT
AAAGTAAAAGTGGGGTGTTATAATTCGGGGATGGTCAAAATTGGGGTGGTGTTTT
TTTGACTTCAAGATTTGTATGTGTTTATCAACTTCGAAGTGGTGGTAACAAGGGG
AGGAGGAGACTGAGGCTGAGGCGGCTGCACAAAGATGGTTAGCCCGCTGTCTAG
ATAATATTAATTAATGTATGGTGATTTTATACATTGTGAGAAGTGTATTGTGGTGG
TAGTTTATAGTAGTTGGTCAATGGCAAGAATATTTAGTTTGCTTTTCCATGTTCTT
TTCTCTTGGCCCAAGTGAATTTCTTTTCAAAAAAAAGTGAGAAAAAATATTGATT
GGGACTTCGGGACGAGACAATTTCCATGAAGAATAAAGGATGTATACAAAATAA
GCGGCCATCAATTGAATGTTTGTTCGATCTGTACACATGACACACATAGG




